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Fig. 2B 

ATGAATAATAAATTATTTTTAAGAAATAAACAACATATAAA 
TTTAGGTACTATAGGGCATGTAGATCATGGAAAAACTACAT 
TAACAACAGCTATATCTTATTTATTAAATTTACAAGGATTA 
T C AAAAAAAT AT AAT TAT T C AGAT ATTG ATT C AG C T C C AGA 
AGAAAAAATAAGAGGTATTACAATAAATACAACACATATTG 
AATATGAAACTTTAACAAAACATTGTGCTCATATAGATTGT 
C CAGGACATT C CGATTAT ATTAAAAATATGATTAT AGGAGC 
CACACAAATGGATATAGCAATTTTAGTAATATCTATAATAG 
ATGGTATAATGCCTCAAACTTATGAACATTTATTATTAATA 
:; AAACAAATAGGTATAAAAAATATAATTATTTTTTTAAATAA 
= AGAAGATTTATGTGATGATGTTGAATTAATAGATTTTATAA 
AATTAGAAGTAAATGAATTATTAATTAAATATAATTTTGAT 
TTAAATTATATACATATATTAACTGGTTCAGCATTAAATGT 
AATAAATATAATTCAAAAAAATAAGGATTATGAATTAATAA 
AATCTAATATTTGGATACAAAAATTAAATAATTTAATTCAA 
ATAATTGATAATATTATAATACCTACTAGAAAAATTAATGA 
I TTACTTTTTAATGTCAATAGAAGATGTATTTTCTATAACAG 
GTAGAGGTACAGTAGTAACAGGTAAGATTGAACAAGGATGT 
ATAAATTTAAATGATGAAATTGAAATTTTAAAATTTGAAAA 
ATCATCTCCTAATTTAACAACAGTTATAGGATTAGAAATGT 
TT AAAAAAC AATT AA C AC AAG C AC AAT C CGGAGATAATGT A 
GGTATTTTATTAAGAAATATT CAAAAAAAAGATATAAAAAG 
AGGTATGATTTTAGCAACACCTAATAAATTAAAAGTATATA 
. AGTCTTTTATAGCTGAAACATATATTTTAACTAAAGAAGAA 
GGTGGTCGTCATAAACCTTTTAATATTGGATATAAACCTCA 
ATTTTTTATTCGTACAGTAGATGTTACTGGAGAAATTAAAA 
ATATATATTTAAATGAAAATGTACAAAAAGTAGCTATACCT 
GGAGATAAAATAACATTACATATTGAATTAAAACATTATAT 
AG TGT TG AC AT T AAAT ATG AAAT T T T C TAT T AG AG AAGG AG 
G AAAAAC AATAGG AG C AGGT ATTAT AAC AGAAATAAAAAAT 
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Sequence of the GTPase regfon of 235^ rRNAs 
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